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摘要：对青海湖裸鲤55个个体Cyt b基因全序列进行了测定和分析，探讨了种群结构和群体遗 
传多样性。用MEGA2．1软件分析了碱基组成和序列变异；以黄河花斑裸鲤为外群，构建了单 
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Abstract：We examined the genetic diversity an d population stmctum of Gymnocypr／s przewalskii p~ewal— 
ski by sequencing mitochondrial DNA(mtDNA)cytoehmme b(Cyt b)genes(1 140 bp)from 55 individ— 
uals．Nucleotide composition was calculated using MEGA 2．1．Selecting Gymnocypr／s eckloni as out— 
groups，one molecular phylogenetic tree of 17 haplotypes was constructed using NJ in MEGA 2．1．The ge— 
netic variability(Fst)in population of Gymnocypr／s przewalski przewalski Was calculated with Arlequin 
Ver．2000．Our results showed that there Was no signifcant genetic structuring in population of 一 
cyprisprzewalskiiprzewalskii，which suggested that there existed strong gene flow．The population of G伽 一 
nocyprisprzewalski przewalski exhibited a low nucleotide diversity(丌=0．7828±0．0532)，which sug— 
gested this population could have experienced severe botdeneck efect in history ． 
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青海湖位于青藏高原东北部，是高原最大的内陆咸水湖泊。裂腹鱼亚科(Schizothoracinae)在青海湖 

























采用 A lbel【 J的方法从肌肉中提取总DNA。总的6o PCR反应体系包括100 ng模板，0．75止 dNTP， 
1．5t,L引物，5．0biLl0×Bufer，3U Taq酶。PCR反应条件为95~(2预变性 180s，然后重复3O个循环，包括 
94℃变性30s，63℃复性 60s，72℃延伸90s，最后72℃延抻420s。扩增产物用Glasmilk试剂盒回收纯化目 
的片断，由联合基因公司测序。使用引物为Ll4724(5 ～GAC TrG AAC CAC CGT TC一3 )和H15915 
(5 一CTC CGA TCT CCG GAT TAC AAG AC一3 )。 
1．3 数据处理 
序列的排定采用 CLUSTAL w J程序并辅以手工校正。核苷酸的组成和可变位点等遗传变异分析 
采用MEGA2．1【 J软件。用MEGA2．1中的Kimura 2一parameter模式构建所有单倍型的NJ树[ 。 





对来自青海湖裸鲤的55个个体进行排序分析后，得到全序列长1 140 bp，其中保守位点1 122个，变 
异位点18个，包括7个简约信息位点和 l1个单个变异位点。大多数的变异发生在密码子第3位(94．44 
％)，第 1位仅为 5．55％，第 2位未检测到变异。Cyt b基因片段中A、T、c、G碱基平均含量分别为 
26．7％、31．2％、26％、16．1％，表现出明显的反G偏倚，显示细胞色素 b基因的共同特性【1 J。其中A+T 
含量(57．9％)明显高于G+C(42．1％)含量。在细胞色素 b全序列中，群体内有 17个位点发生转换，仅 
1个位点发生了颠换。一般认为[1,12]，序列变异位点的转换易在鱼类的近亲种间较频繁地发生，而颠换 
在较远缘种间逐渐明显，在同种的鱼类间，转换往往在数量上远超过颠换。 
2．2 单倍型的 NJ分析 
在全部55个个体中共检测出17个单倍型(表 1)。单倍型在群体中的分布显示，来自于每一取样群 
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表 1 青海湖裸鲤不同取样群体中 Cyt b单倍型(Hap 1一l7)的分布 
样地 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 nb 单倍型 特有单倍型 
沙柳河 1 2 1 1 4 1 2 1 13 8 
泉吉河 2 1 1 2 6 4 
布哈河 1 1 3 1 6 4 
黑马河 1 1 2 1 1 6 5 
小北河 1 4 1 6 3 
青海湖湖北 1 1 2 1 1 6 5 
青海湖湖东 1 1 3 1 6 4 
青海湖湖南 1 3 1 1 6 4 
nn 1 1 5 3 1 1 3 23 2 1 】 】 1 】 3 6 1 55 
注： 表示每个单倍型包含的个体总数；n 表示每一采样点的样品数。 
以黄河花斑裸鲤作为外类群，采用NJ法构建了l7个单倍型的关系树(图1)。图中Hap】～l7分别 
代表单倍型 1～17，节点的数字为NJ分析的Bootstrap支持率(1 000次重复)。拓朴结构显示，来自青海 
湖裸鲤的l7个单倍型没有分化成不同的谱系，各枝的节点支持率均低于50％，而且青海湖裸鲤8个取 
样群体的单倍型在NJ树上相互交叉，即使各群体的一些特有单倍型在NJ树上也没有形成独有的进化 
枝。这些结果提示青海湖裸鲤各取样群体在 Cyt b水平没有显著的群体结构。 
— — — — — — — — — — — — —  
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种群结构。计算青海湖裸鲤群体单倍型多样度( 和核苷酸变异度(丌)分别为 0．7828±0．0532和 
0．0( D5土0．O0126 
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表2 不同样地青海湖裸鲤群体内遗传变异值(Fst) 












在55个青海湖裸鲤的个体中只检测到17种单倍型，Cyt b单倍型多样度(h)和核苷酸多样度( )与 
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